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Owady stanowig najliczniejsza grupe zwierzat na Ziemi. Zasiedlaja r6znorodne ekosystemy, od goracych
piaskdéw pustyni po zimne wody gorskich potokow. Ich ciata sg skolonizowane przez liczne mikroorganizmy,
ktore wystepuja nie tylko na powierzchni szkieletu zewnetrznego, lecz takze w przewodzie pokarmowym,
jamach ciata, a nawet w komodrkach gospodarza. Znaczacg ich czgs¢ stanowiag bakterie, ktore mogg petnic
pozytywna role m.in. syntetyzujac aminokwasy niezbg¢dne gospodarzowi lub chroniagc go przed rozwojem
patogenéw. Badania profili kompleksow bakterii zwigzanych z owadami ciesza si¢ niestabnagcym
zainteresowaniem naukowcow. Szczegdlna uwaga zwracana jest na bakterie endosymbiotyczne, ktore
wyksztatcity mechanizmy manipulacji procesami rozmnazania owadow, zapewniajac sobie tym samym droge
transmisji do kolejnych pokolen gospodarza. Przyktadem takiej bakterii jest Wolbachia. Jej transmisja,
podobnie jak w przypadku genomu mitochondrialnego, zachodzi w linii matczynej. Stad tez Wolbachia jest
w stanie indukowac¢ procesy, ktorych celem jest zwigkszenie udziatu zainfekowanych samic w populacji.
Co wigcej, Wolbachia jest rowniez wigzana ze zmianami poziomu zmienno$ci genetycznej gospodarza,
szczegblnie na poziomie mitochondrialnego DNA oraz oddzialtywaniami na profile mikroorganizmow
zwigzanych z zainfekowanym gospodarzem. Niemniej jednak wigkszos¢ badan nad tymi zaleznosciami
dotyczy zainfekowanych owadoéw zasiedlajacych ekosystemy ladowe. W przypadku owadéw wodnych,
nieliczne doniesienia skupiajg si¢ jedynie na detekcji endosymbionta.

Zauwazajac luke w wiedzy, postanowiono przeprowadzi¢ badania, ktorych celem jest ocena stopnia
zainfekowania populacji owadow stodkowodnych endosymbiontami w szerszej skali geograficznej, okreslenie
prawdopodobnego wptywu tych bakterii na poziom zmienno$ci genetycznej gospodarza, analiza koewolucji
gospodarz-symbiont oraz ocena wptywu endosymbiontéw (gléwnie Wolbachia) na inne grupy bakterii
zwigzanych z gospodarzem. Obiektem badan bedzie modelowy gatunek stodkowodnego pluskwiaka,
ptaszczak Aphelocheirus aestivalis (Insecta, Heteroptera), zasiedlajacy czyste rzeki oraz potoki o piaszczystym
lub piaszczysto-zwirowym dnie. Jest to jedyny przedstawiciel monotypowej rodziny Aphelocheiridae, ktory
powszechnie wystepuje w Europie. Niemniej jednak ze wzgledu na wrazliwo$¢ na zanieczyszczenia oraz
regulacje ciekow wodnych, obserwuje si¢ postepujacy regres ilosciowy tego gatunku i ustepowanie populacji
W czgéci zasiggu, co spowodowalo umieszczenie A. aestivalis na liscie gatunkow zagrozonych
m.in. w Czechach oraz Stowacji. Plaszczak charakteryzuje si¢ ograniczonymi zdolnosciami dyspersyjnymi,
co wigzac si¢ moze z ograniczeniem przeptywu gendw pomiedzy populacjami skutkujac z kolei zwigkszeniem
zroznicowania genetycznego populacji zasiedlajgcych odleglte stanowiska. Niemniej jednak przeprowadzone
badania wstgpne wykazaly niski poziom zroznicowania genetycznego gatunku, zar6wno na poziomie
mitochondrialnego, jak i jadrowego DNA oraz powszechng obecno$¢ bakterii Wolbachia infekujacej
wszystkie badane osobniki.

Zaprojektowane badania wykorzystywa¢ bedg analizy wybranych fragmentéw DNA mitochondrialnego
(COI, 16S) oraz jadrowego (ITS2, EFla oraz 20 polimorficznych loci mikrosatelitarnego DNA) gospodarza.
Umozliwi to oszacowanie poziomu zmiennosci genetycznej 30 populacji gatunku modelowego zasiedlajacych
rzeki w obrgbie najwickszych europejskich dorzeczy. Ponadto analizowana bedzie zmienno$¢ fragmentow
DNA bakterii endosymbiotycznych, co pozwoli wskaza¢ potencjalng koewolucje gospodarz-symbiont.
Dodatkowo, w oparciu o wysokowydajne sekwencjonowanie nowej generacji zostang okreslone profile
mikrobiota zwigzane z osobnikami A. aestivalis zainfekowanymi i niezainfekowanymi Wolbachia, dzigki
czemu mozliwa bedzie ocena wptywu tych bakterii na kompleksy mikrobiota gospodarza. Beda to pierwsze
tego typu badania, w ktorych modelowym gatunkiem bedzie przedstawiciel owadow wodnych.



